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Resposta à Seleção Genômica e Fenotípica Utilizando Índices de Seleção
em Linhagens de Milho
Gustavo Vitti Môro1, Mateus Figueiredo Santos2H&OiXGLR/RSHVGH6RX]D-~QLRU3
1 Resumo
Nos programas de melhoramento a seleção de genótipos superiores é realizada com base em índices de 
VHOHomR2VPDUFDGRUHVPROHFXODUHVVmRIHUUDPHQWDVTXHSRGHPDXPHQWDUDH¿FLrQFLDGRVSURJUDPDVGH
melhoramento. O objetivo deste estudo foi comparar a seleção genômica com a seleção fenotípica, quando 
esta é realizada utilizando índices de seleção. Foram utilizadas 256 progênies F e um mapa com 177 
marcadores microssatélites. As progênies foram avaliadas, obtendo-se médias fenotípicas e médias preditas 
para diversos caracteres, com as quais foram estimados diferentes índices de seleção. A partir disso foi aplicada 
uma intensidade de seleção de 10%, e as progênies selecionadas para cada metodologia e a população original 
foram avaliadas em experimentos com repetição em quatro ambientes, considerando os caracteres produção 
GHJUmRVÀRUHVFLPHQWRPDVFXOLQRIHPLQLQRHLQWHUYDORHQWUHÀRUHVFLPHQWRVDFDPDPHQWRHTXHEUDPHQWR
GHSODQWDVSUROL¿FLGDGHDOWXUDGDSODQWDHGDHVSLJDHSRVLomRUHODWLYDGDHVSLJD3DUDSURGXWLYLGDGHHSDUD
os caracteres de ciclo, as médias das populações melhoradas foram superiores à da população original para 
WRGRVDVHVWUDWpJLDVGHVHOHomRFRQVLGHUDGDV'HIRUPDJHQHUDOL]DGDSDUDWRGDVDVHVWUDWpJLDVGHVHOHomRRV
ganhos conseguidos com a seleção das progênies foram elevados, principalmente para produção de grãos e 
LQWHUYDORHQWUHÀRUHVFLPHQWRV2VUHVXOWDGRVREWLGRVHRPHQRUWHPSRQHFHVViULRSDUDUHDOL]DUFDGDFLFOR
GHVHOHomRJHQ{PLFDFRQ¿UPDPTXHHVWDPHWRGRORJLDpPXLWRLQWHUHVVDQWHGHVHUDSOLFDGDQRVSURJUDPDV
GHPHOKRUDPHQWRSDUDDXPHQWDUDH¿FLrQFLDGDVHOHomR
2 Introdução 
Uma nova abordagem para a utilização de marcadores moleculares na seleção, conhecida como Genome 
Wide Selection ou Seleção Genômica (SG), foi proposta por Meuwissen et al. (2001). Na SG, consideram-se 
informações de todos os marcadores do genoma e não apenas daqueles associados ao caráter por meio da 
análise de QTL, eliminando-se a etapa de construção de mapa genético e mapeamento de QTL.
Nos programas de melhoramento a seleção de genótipos superiores é realizada com base em índices de 
VHOHomRHQmRSDUDFDGDFDUiWHUVHSDUDGDPHQWHHHVVDHVWUDWpJLDWHPVLGRPXLWRH¿FLHQWHSDUDDREWHQomR
GHJHQyWLSRVVXSHULRUHVSRLVSHUPLWHREWHUJDQKRVSDUDGLYHUVRVFDUDFWHUHVGHLPSRUWkQFLDDJURQ{PLFD
econômica, simultaneamente. Os índices de seleção funcionam como um caráter adicional, resultante de 
uma combinação de diversas características sobre as quais se deseja obter respostas à seleção, independente 
da existência ou não de correlação entre estes (Smith, 1936). 
$VHOHomRJHQ{PLFDUHDOL]DGDFRPEDVHHPXPtQGLFHGHVHOHomRSRGHDXPHQWDUDH¿FLrQFLDGRSURFHVVR
de seleção em relação à seleção fenotípica, permitindo selecionar genótipos com padrões agronômicos mais 
próximos aos genótipos ideais (ideótipos), em menor espaço de tempo. O objetivo deste trabalho foi estimar 
respostas à seleção genômica (SG) e fenotípica (SF), quando estas são realizadas considerando diferentes 
tQGLFHVGHVHOHomRHQmRSDUDFDGDFDUiWHULQGLYLGXDOPHQWHHYHUL¿FDUTXDOLVtQGLFHVGHVHOHomRRIHUHFHP
melhor acurácia para a SG em relação à SF.
3. Material e Métodos
Foram utilizadas 256 progênies FREWLGDVGRFUX]DPHQWRHQWUHDVOLQKDJHQV/%H/)HXPPDSDJHQpWLFRFRPPDUFDGRUHVPLFURVVDWpOLWHVFRPJUXSRVGHOLJDomRFRPSULPHQWRGH
F0H LQWHUYDORPpGLR HQWUHPDUFDGRUHVGH F01RV DQRV DJUtFRODVGH DWp
as progênies F foram avaliadas em 13 ambientes no município de Piracicaba-SP, em experimentos no 
delineamento látice simples 16 x 16. Com os dados obtidos nesses experimentos foram realizadas análises 
HVWDWtVWLFRJHQpWLFDVFRQVLGHUDQGRRVVHJXLQWHVFDUDFWHUHVSURGXomRGHJUmRV3*SUROL¿FLGDGH352/
 8QLYHUVLGDGH(VWDGXDO3DXOLVWD±)&$981(63-DERWLFDEDO6mR3DXORgvmoro@fcav.unesp.br
 (PEUDSD+RUWDOLoDV*DPD'LVWULWR)HGHUDOmateus@cnph.embrapa.br
 8QLYHUVLGDGHGH6mR3DXOR±(6$/48633LUDFLFDED6mR3DXORclsouza@ usp.br
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acamamento e quebramento (ACQ), altura da planta (AP), altura da espiga (AE), posição relativa da espiga 
35(HLQWHUYDORHQWUHÀRUHVFLPHQWRV,))RUDPREWLGDVDV médias fenotípicas das progênies F, que 
referem-se aos valores fenotípicos médios de ambientes e repetições.
Para a seleção genômica, os valores genéticos de cada marcador molecular foram estimados utilizando-se o 
método BLUP (Best linear unbiased predictor0HXZLVVHQHWDOGHDFRUGRRPRGHOR eXgì1y  
, em que 
 y
é o vetor de dimensão N
F2
 x 1 com as médias fenotípicas das progênie Fì  corresponde à média 
fenotípica geral das progênies F1  é o vetor de uns de dimensão NF2 x 1 que relaciona a média ao vetor  y 
X  é a matriz de dimensões N
F2
 x N
M
, com elementos 1 se a planta F
2
 é homozigota para o marcador originado 
da linhagem L14-04B, e -1 se a planta F
2
pKRPR]LJRWDSDUDRPDUFDGRURULJLQDGRGDOLQKDJHP/)H
VHIRUKHWHUR]LJRWR g  é o vetor N
M
 x 1 dos BLUPs dos valores genéticos dos marcadores, considerado 
DOHDWyULRe  é o vetor N
M
 x 1 dos resíduos. A variância genética e a variância do erro foram obtidas das análises 
de variância conjuntas realizadas, assumindo-se a variância de cada marcador como sendo igual a MG
NV /
 
(Meuwissen et al. 2001). Foi obtido um vetor (
g
) contendo as estimativas dos valores genéticos de cada 
marcador molecular do genoma ( is
gˆ
), utilizando-se uma equação de modelo-misto, considerando 
P
 como 
¿[RHRHIHLWRGRV isg  como aleatório. Com a genotipagem das progênies F e as estimativas dos valores 
genéticos dos marcadores moleculares foram obtidas as médias preditas das progênies com base em todos 
RVPDUFDGRUHVGRJHQRPDSRU gX1ìy ˆˆˆ  , em que yˆ  é o vetor com as estimativas das médias preditas 
das progênies F ìˆ  corresponde à estimativa da média fenotípica geral das progênies F1  é o vetor de 
uns de dimensão N
F2
 x 1 que relaciona a média ao vetor 
 y X  é a mesma matriz descrita anteriormente e 
gˆ
 é o vetor N
M
 x 1 das estimativas dos BLUPs dos valores genéticos dos marcadores.
Com as médias fenotípicas e preditas com base nos efeitos de todos os marcadores do genoma para cada 
um dos caracteres analisados, foram construídos diferentes índices de seleção para as progênies, envolvendo 
os caracteres considerados, com exceção da altura da espiga. A expressão geral dos índices de seleção ( I
TXHIRUDPREWLGRVSDUDFDGDJHQyWLSRHSDUDFDGDPHWRGRORJLDGHREWHQomRGDVPpGLDVp
¦ i
1
iiXbI
, 
HPTXH ib  é o peso para o caráter i e iX  é o valor observado ou predito para o caráter i. Considerando cada 
HVWUDWpJLDGHREWHQomRGDVPpGLDVIRUDPFDOFXODGRVSDUDFDGDSURJrQLHRVVHJXLQWHVtQGLFHVGHVHOHomR6PLWK
+D]HO:LOOLDPV3HVHNH%DNHU'LFNHUVRQHWDOH$OODLUHH+HQGHUVRQ
6PLWKHWDO0XODPEDH0RFNHWDPEpPIRLDSOLFDGDXPDVHOHomR³VXEMHWLYD´RQGH
os genótipos foram ranqueados pela produtividade, selecionando-se aqueles com produtividade acima da 
média e com valores adequados para os demais caracteres, com maior rigor para ACQ.
Para cada índice considerando as médias fenotípicas e as médias preditas com informações de marcadores 
moleculares, as melhores progênies selecionadas considerando a intensidade de seleção de 10% (26 progênies 
selecionadas) foram plantadas em experimentos delineados em blocos ao acaso com cinco repetições, para a 
avaliação e obtenção das médias reais das progênies selecionadas por cada metodologia. Para a preparação 
dos experimentos sementes das 26 progênies selecionadas em cada estratégia foram misturadas na mesma 
proporção, para compor cada tratamento que correspondeu à cada método de seleção. Para permitir a 
comparação de cada tratamento foi considerada a população original, representada por uma amostra de 
sementes das 256 progênies da população inicial, que serviu como referência para contrastar com a média 
de cada tratamento. Os experimentos foram instalados em quatro ambientes, sendo cada parcela constituída 
SRUXPDOLQKDGHTXDWURPHWURVGHFRPSULPHQWRFRPSODQWDVDSyVRGHVEDVWHHHVSDoDPHQWRGHP
HQWUHSDUFHODV)RUDPDYDOLDGDVDVFDUDFWHUtVWLFDV)0H))UHVSHFWLYDPHQWHSHORQ~PHURGHGLDVGRSODQWLR
DWpGDVSODQWDVGDSDUFHODFRPDVDQWHUDVOLEHUDQGRSyOHQHRVHVWLORVHVWLJPDVYLVtYHLV$3H$(SHOD
GLVWkQFLDGRVRORDWpDIROKDEDQGHLUDHDLQVHUomRGDHVSLJDSULQFLSDOUHVSHFWLYDPHQWH$&4SHORQ~PHUR
de plantas com inclinação superior a 45° em relação à vertical ou com o colmo quebrado abaixo da espiga 
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SULQFLSDO352/SHORQ~PHURGHHVSLJDVSRUSODQWDQDSDUFHODH3*SHODSURGXomRGHJUmRVWRWDOGDSDUFHOD
Com os dados obtidos nos experimentos foram realizadas análises de variância individuais e análise de 
variância conjunta, obtendo-se as médias para cada tratamento que correspondem as metodologia de seleção 
consideradas. Também, com base nas médias obtidas nos experimentos, foram estimadas as respostas reais 
obtidas com à seleção ( RS SDUDFDGDFDUiWHUHPHWRGRORJLDFRQVLGHUDGRVSRU Om XXRS  , sendo mX  
a média das progênies selecionadas para cada metodologia de seleção e O
X
 a média da população original.
4. RESULTADOS E DISCUSSÃO
As médias dos genótipos selecionados para cada estratégia considerando uma intensidade de seleção de 
10% e a média da população original, obtidas pela avaliação dos genótipos em experimentos com repetição 
HVWmRDSUHVHQWDGRVQD7DEHOD2VFRH¿FLHQWHVGHYDULDomRREWLGRVSDUDWRGRVRVFDUDFWHUHVHVWmRGHQWURGRV
HVSHUDGRVSDUDRWLSRGHSURJrQLHXWLOL]DGR+DOODXHUH0LUDQGD)LOKR'HQWUHRVFDUDFWHUHVDYDOLDGRV
KRXYHGLIHUHQoDVLJQL¿FDWLYDHQWUHDVPpGLDVGDSRSXODomRPHOKRUDGDHDPpGLDGDSRSXODomRRULJLQDO
para PG, FM, FF e IF. Para PG, que é o principal caráter de interesse para os melhoristas e agricultores, 
as maiores médias foram obtidas quando se utilizou as médias preditas e os índices de seleção de Smith 
+D]HOHGH:LOOLDPVHDVPpGLDVIHQRWtSLFDVFRPDVHOHomRVXEMHWLYD3DUDDVGHPDLV
estratégias consideradas as médias foram próximas, sendo a menor média observada para a população 
RULJLQDO&RPRVUHVXOWDGRVREWLGRVQmRpSRVVtYHOYHUL¿FDUXPDWHQGrQFLDGDVPHOKRUHVSRSXODo}HVWHUHP
sido selecionadas considerando as médias fenotípicas ou genômicas combinadas com determinado índice 
de seleção pois, dependendo do caráter, uma ou outra estratégia resultou em populações superiores. Esses 
resultados sugerem que a seleção genômica combinada com índices de seleção pode ser implementada 
nos programas de melhoramento para auxiliar a seleção de genótipos superiores, sendo possível combinar 
diferentes informações de médias e índices de seleção para obtenção de populações melhoradas.
Tabela 1. Média dos genótipos selecionados para cada metodologia de seleção considerando intensidade de 
VHOHomRGHHSDUDDSRSXODomRRULJLQDOGLIHUHQoDPtQLPDVLJQL¿FDWLYD'06HFRH¿FLHQWHGHYDULDomR
(CV).
Média
IS 
a
PG
WKD
PROL
HVS
pl)
ACQ
(%)
FM
(dias)
FF
(dias)
IF
(dias)
AP
(cm)
AE
(cm)
PRE
Fenotípica
1    67 67 -0,45 195 112 0,57
2 4,06  9,47 69  -0,25 197 111 0,56
3 4,13  7,32   0,25 195 111 0,57
4 4,41  6,96   0,10 196 112 0,57
5 4,23  13,79 69  -0,50 193 110 0,57
6 4,77   67 67 -0,15 203 117 
SJ   9,66 67 67 0,30 204 117 0,57
Genômica
1 4,92  13,46 67 67 -0,40 202 115 0,57
2    67 66 -1,15 196 113 
3  0,77  69 69 0,55 194 112 
4 4,53  11,99 67 66  201 114 0,57
5 4,63  9,69  67 -0,65 199 114 0,57
6 4,13  11,00   -0,40 196 114 
SJ   13,91   0,45 201 119 0,59
População Original 3,24 0,73 13,22 70 70 0,55 195 112 
'06 1,00 0,15 1,31 1,71  1,25   0,03
CV% 20,92 16,79 37,54 2,33 2,52 -667,77 5,53 7,26 4,74
a ,6UHIHUHVHDRtQGLFHGHVHOHomRGH6PLWK+D]HO,6DRGH:LOOLDPV,6DRGH3HVHNH%DNHU,6DRGH6PLWK
HWDO,6DRGH0XODPEDH0RFN,6DRSURSRVWRSRU'LFNHUVRQHWDOH$OODLUHH+HQGHUVRQH6-jVHOHomRVXEMHWLYD
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$VUHVSRVWDVjVHOHomRREWLGDVFRPFDGDPHWRGRORJLDGHVHOHomRHVWmRDSUHVHQWDGDVQD7DEHOD'H
forma generalizada, para todas as estratégias de seleção os ganhos conseguidos com a seleção das progênies 
foram elevados, principalmente para PG e IF. Para PG, as maiores respostas foram de aproximadamente 
HDVPHQRUHV¿FDUDPHPWRUQRGHDRTXHWDPEpPpXPJDQKRPXLWRVDWLVIDWyULR3DUD
IF foram conseguidos ganhos elevados, sendo o maior de 300%. As respostas conseguidas para o FM e FF 
IRUDPPDLVUHGX]LGDV¿FDQGRHPWRUQRGHD(VVHVUHVXOWDGRVFRQ¿UPDPjH¿FLrQFLDGDVHOHomR
JHQ{PLFD0HXZLVVHQHWDO/RUHQ]DQDH%HUQDUGRSRLVRVUHVXOWDGRVFRPRVPDUFDGRUHVIRUDP
próximos e as vezes até superiores àqueles conseguidos com a seleção fenotípica.Com os resultados não é 
SRVVtYHOLGHQWL¿FDUXPtQGLFHTXHWHQKDVLGRVXSHULRUSRLVGHSHQGHQGRGDHVWUDWpJLDFRQVLGHUDGDKRXYH
alternância do(s) melhor(es) ínidice(s). Os resultados de ganhos com a seleção e o menor tempo necessário 
SDUDUHDOL]DUFDGDFLFORGHVHOHomRJHQ{PLFDFRQ¿UPDPTXHHVWDPHWRGRORJLDpPXLWRLQWHUHVVDQWHGHVHU
aplicada nos programas de melhoramento, podendo resultar em maiores ganhos em menor espaço de tempo, 
SRLVFRPVXDXWLOL]DomRpSRVVtYHODUHDOL]DomRGHPDLVGHXPFLFORVHOHWLYRSRUDQR0HXZLVVHQHWDO
Lorenzana e Bernardo 2009).
Tabela 2. Resposta a seleção em valor absoluto e em porcentagem (entre parênteses) para cada metodologia 
de seleção considerando intensidade de seleção de 10%.
Média IS a
PG 
WKD
PROL
HVSSO
ACQ
(%)
FM
(dias)
FF
(dias)
IF
(dias)
AP
(cm)
AE
(cm)
PRE
Fenotípica
1
1,57

0,13
(17,2)
-4,65
(-35,2)
-2,30
(-3,3)
-3,30
(-4,7)
-1,00

-0,15
(-0,1)
-0,45
(-0,4)
-0,002
(-0,3)
2

(25,4)
0,09
(12,1)
-3,75

-0,90
(-1,3)
-1,70
(-2,4)

(-145,5)
2,45
(1,3)
-0,95

-0,012
(-2,1)
3
0,90

0,07
(9,7)
-5,90
(-44,6)

(-2,6)
-2,10
(-3,0)
-0,30
(-54,5)
0,30
(0,2)
-1,35
(-1,2)

(-1,5)
4
1,17
(36,3)
0,12
(16,1)
-6,26
(-47,3)
-2,05
(-2,9)
-2,50
(-3,6)
-0,45

1,40
(0,7)
-0,50
(-0,4)
-0,006
(-1,1)
5
0,99
(30,6)
0,11
(15,6)
0,57
(4,3)
-0,95
(-1,4)
-2,00
(-2,9)
-1,05
(-190,9)
-2,05
(-1,1)
-2,35
(-2,1)
-0,006
(-1,1)
6
1,54
(47,5)
0,10
(13,3)
-2,40

-2,30
(-3,3)
-3,00
(-4,3)
-0,70
(-127,3)

(4,3)
4,75
(4,2)
0,0003
(0,1)
SJ
1,63
(50,3)
0,10
(13,6)
-3,56
(-26,9)
-2,60
(-3,7)

(-4,1)
-0,25
(-45,5)

(4,5)
4,75
(4,2)
-0,002
(-0,3)
Genômica
1
1,69
(52,1)
0,15
(20,1)
0,24

-2,60
(-3,7)
-3,55
(-5,1)
-0,95
(-172,7)

(3,5)

(2,5)
-0,004
(-0,7)
2
1,65
(50,9)
0,15
(20,4)

(-21,5)
-2,25
(-3,2)
-3,95
(-5,6)
-1,70
(-309,1)
1,45
(0,7)
0,77
(0,7)
0,001
(0,1)
3
0,63
(19,4)
0,04
(4,9)

(-36,7)
-0,75
(-1,1)
-0,75
(-1,1)
0,00
(0,0)
-0,90
(-0,5)
-0,45
(-0,4)
0,000
(0,0)
4
1,29
(40,0)
0,12
(17,1)
-1,23
(-9,3)
-2,45
(-3,5)

(-5,5)
-1,40
(-254,5)
6,20
(3,2)
2,15
(1,9)
-0,007
(-1,2)
5
1,39
(43,1)
0,14
(19,4)
-3,53
(-26,7)
-1,75
(-2,5)
-2,95
(-4,2)
-1,20

4,30
(2,2)
1,50
(1,3)
-0,005

6

(27,6)
0,07
(9,7)
-2,22

-1,10
(-1,6)
-2,05
(-2,9)
-0,95
(-172,7)
1,20
(0,6)
1,75
(1,6)
0,006
(1,1)
SJ
1,34
(41,5)
0,09
(12,9)

(5,2)
-2,00
(-2,9)
-2,10
(-3,0)
-0,10

5,75
(3,0)
6,40
(5,7)
0,015
(2,7)
a ,6UHIHUHVHDRtQGLFHGHVHOHomRGH6PLWK+D]HO,6DRGH:LOOLDPV,6DRGH3HVHNH%DNHU
,6DRGH6PLWKHWDO,6DRGH0XODPEDH0RFN,6DRSURSRVWRSRU'LFNHUVRQHWDOH$OODLUHH
7º Congresso Brasileiro de Melhoramento de Plantas
1958
+HQGHUVRQH6-jVHOHomRVXEMHWLYD
5. APOIO
(VWDSHVTXLVDIRLGHVHQYROYLGDFRPDSRLR¿QDQFHLURGD)$3(63H&13THDSDUWLFLSDomRQRHYHQWRIRL
DX[LOLDGDSHOD3523*352$3GD)&$981(63&kPSXVGH-DERWLFDEDO
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